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های غالباً بلوط  ساکنان محلی بر تنوع ژنتيکی جنگلفشار تخريبی  مقابله با پيامدهایمنظور به

. ضروری استها  مديريت پايدار ذخاير ژنتيکی اين جنگل و شناسايی مراکز تنوع ژنتيکی زاگرس،

برگرفته  (Quercus infectoria) پايه مازودار 151 در ميان تنوع ژنتيکی، بررسی اين مطالعههدف از 

چندشکلی کدون های زاگرس شمالی با استفاده از نشانگر  لجنگجمعيت طبيعی اين گونه در 11از 

بر اساس خصوصيات . بودشناختی و بيوشيميايی برگ  ريخت خصوصيات و (SCoT) هدف آغاز

ای مبتنی بر  تجزيه خوشه. ها وجود داشت شناسی و بيوشيميايی برگ تنوع بالايی در جمعيتريخت

 از مجموع. بندی کرد اصلی گروه  را در سه خوشهها  شناسی و بيوشيميايی جمعيتهای ريخت داده

 چند( درصد 11)نوار  135تعداد، که از اين  شدنوار تکثير  131استفاده  مورد SCoTآغازگر  11

 ها توسط تجزيه واريانس مولکولیتفکيک تنوع ژنتيکی مشاهده شده در جمعيتبا . شکل بودند

(AMOVA) هاست مربوط به درون جمعيت( درصد 61) تنوع ژنتيکی بخش عمدهکه  مشخص شد. 

رسد که جريان ژنی گسترده ناشی  نظر میبه. داری وجود داشتها هم تفاوت معنیاما، بين جمعيت

به کمک باد يکی از عوامل اصلی ايجاد کننده چنين وضعيتی   های بلوطافشانی وسيع گونه از گرده

که رابطه ی مورد مطالعه را بدون اينها جمعيت، SCoTای مبتنی بر نشانگر تجزيه خوشه. است

اطلاعات اين . بندی کرد های مجزا گروه ها داشته باشد در خوشهمشخصی با منشا جغرافيايی آن

های زاگرس  مازودار در جنگل ريزی راهبردهای حفاظت از ذخاير ژنتيکی تواند برای پايه مقاله می

 .سودمند باشد
 

 های کلیدی‬واژه
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  مقدمه

های مختلف سیاستی و  فعالیت هحفاظت ژنی، که طبق تعریف کلی

ها را در ها جهت تداوم وجود تنوع ژنتیکی آن مدیریتی حفظ گونه

، یکی از (Boyle 2000; FAO/DFSC/IPGRI 2002) گیرد بر می

. (White et al. 2007) های اصلی جنگلداری پایدار است مولفه

با محیط و حفظ ها آن های ها و جمعیت گونهشدن  توان سازگار

ها  گونه ،چرا که .فراروی کره زمین بسیار حیاتی است هدر آیند ،بقا

از  از قبیلهای مختلف  ها به طور دائم در معرض تنشو جوامع آن

ها،  بیماری دست دادن زیستگاه، پیدایش و ظهور آفات و

 Boyle) دارندهای زیست محیطی و تغییرات اقلیمی قرار  آلودگی

ها را با شرایط متغیر تنوع ژنتیکی امکان سازگاری گونه .(2000

های  دهد تا سازگاری ها اجازه می کند و به گونهمحیطی فراهم می

 .Eriksson et al) منحصر به فرد خود را توسعه و بروز دهند

1993; Boyle 2000; White et al. 2007.)  

میلیون هکتار، نقش مهمی  1های زاگرس با سطح تقریبی  جنگل

در حفظ آب و خاک، تعدیل آب و هوا و توازن اقتصادی و 

 .(Sagheb-Talebi et al. 2002) نشینان دارند اجتماعی جنگل

ها های کلیدی و محوری این جنگل از گونه  بلوط هایگونه

به دلیل این که ساکنان محلی برای تأمین  ،اما. شوندمحسوب می

د از جمله چوب مورد نیاز سوخت و نیازهای مختلف خو

کنند و طور بی رویه استفاده میمصارف ساختمانی، از جنگل به

طور غیر قانونی های کشاورزی بهمنظور انجام فعالیتهمچنین به

زاگرس در  هایکنند، جنگلاقدام به قطع درختان جنگل می

( Ghazanfari et al. 2004) اندمعرض تغییرات شدیدی قرار گرفته

 از رویه برداری وسیع و بی دلیل چنین بهره به بدیهی است

اکوسیستمی که خود به دلیل تغییرات اقلیمی بسیار حساس و 

-شده ها ایجادپذیر شده، تغییرات عمیقی در ذخایر ژنی آن آسیب

ها برای  حفظ تنوع ژنتیکی این جنگل .(Kanowski 2000) است

فع اکولوژیکی، اقتصادی، منا از قبیلساکنان آن مزایای متعددی 

های  بسیاری از سایر گونه بقای. شناختی دارد اجتماعی و زیبایی

بنابراین، . های بلوط بستگی داردگونه گیاهی و جانوری به حیات

های  مولفه  برای سلامت  بلوط هایگونه حفاظت از تنوع ژنتیکی

 Young and Boyle) در درازمدت ضروری است  این اکوسیستم

های چوبی به توان جنگل در تولید  تنوع ژنتیکی در گونه .(2000

 بخشد انسان پایداری می چوب و سایر محصولات مورد استفاده

(Young and Boyle 2000; White et al. 2007). وجود علاوه، به

یك گونه ممکن است در آینده منافع و مزایای  در تنوع ژنتیکی

ممکن است تا . ایمنبرده دیگری داشته باشد که تاکنون به آن پی

شود تاثیر آن که از تنوع ژنتیکی یك گونه حفاظت میزمانی

ژنتیك حفاظتی  هبنابراین، هنوز دانش ما دربار. نامحسوس باشد

 .White et al) های درختی جنگلی بسیار ناقص است جوامع گونه

2007; Neale and Kreme 2011.) 

برای حفاظت، کمك به تحقیقات ژنتیکی ابزاری کارآمد و موثر 

تجدید حیات و مدیریت جوامع طبیعی درختان جنگلی به شمار 

طولانی بودن مدت زمان بذردهی، بزرگ  مانندعواملی . آیند می

دهی محدود از  بودن ژنوم، عدم تشخیص درست جهش و بودجه

 های جنگلی هستند موانع مهم پیشرفت تحقیقات مذکور در گونه

(Neale and Kreme 2011) .در دو دهه اخیر رغم این موارد،علی 

ژنتیك درختان جنگلی حاصل  گیری در بررسی های چشم پیشرفت

بر اساس نتایج بررسی تنوع  (.White et al. 2007) شده است

 اب (Q. brantii) جمعیت مختلف بلوط ایرانی ژنتیکی در هشت

 مشخص شد که در AFLPاز نشانگر مولکولی  بردن بهره

 ط استان چهارمحال و بختیاری، تنوع ژنتیکی درونهای بلو جنگل

های مورد مطالعه  ها بیشتر از تنوع ژنتیکی بین جمعیت جمعیت

و نتایج پژوهش نشان داد که تنوع ژنتیکی بالایی بین  بوده است

تواند به که میوجود دارد  این استان های بلوط ایرانی در جمعیت

های دیگری در  گونه ها و یا حتی دلیل وجود احتمالی زیرگونه

 Mashaiekhi) مطالعه باشد مورد های های برودار در جمعیت توده

et al. 2010).  با هدف ارائه چهارچوب مدیریتی مبتنی بر حفظ

 استان کهگیلویه و بویراحمد، های بلوط ذخایر ژنتیکی در جنگل

 .Q) های چهار طبقه ارتفاعی بلوط ایرانیتنوع ژنتیکی بین ژنوتیپ

brantii) آغازگر 01از  با استفادهSSR و مورد بررسی قرار گرفت 

های طبقه ارتفاعی میانی نسبت به  ژنوتیپمشخص شد که 

تر از خود تنوع ژنتیکی  های طبقات ارتفاعی بالاتر و پایین ژنوتیپ

های این طبقات  باید به حفاظت جمعیت بنابراین،. بیشتری دارند

تنوع ژنتیکی جوامع  .(Zolfaghari et al. 2008) توجه زیادی شود

در شمال شرق اسپانیا بر  Q.subpyrenaicaمختلف بلوط هیبرید 

مورد مطالعه قرار شناختی و اکوفیزیولوژیکی  اساس صفات ریخت
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های هیبرید از لحاظ خصوصیات مورد  پایه مشخص شدگرفت و 

 های والدینی برخوردارند نسبت به پایه از تنوع بالاتری، نظر

(Himrane et al. 2004). های  با بررسی تنوع ژنتیکی پروونانس

با استفاده از خصوصیات مورفومتریك و  Q. ilexمختلف 

مورد  ههای شمالی منطق بیوشیمیایی بذر، گزارش شد که پروونانس

طور های جنوبی آن به مطالعه در اسپانیا در مقایسه با پروونانس

. هستند و قطورتریتر  تر، طویل بذرهای سنگین داری دارای معنی

لحاظ خصوصیات بیوشیمیایی بذر  ها از پروونانس ، اینهمچنین

بر اساس تجزیه  .ای بودندتنوع ژنتیکی قابل ملاحظه دارای

های مورفومتریك و بیوشیمیایی، جوامع  داده ای مبتنی بر خوشه

های شمالی و  مورد مطالعه در دو خوشه اصلی شامل پروونانس

نشانگر . (Valero et al. 2011) تفکیك شدهای جنوبی  پروونانس

 (2009) توسط (SCoT)0 مبتنی بر نواحی هدف کدون شروع

Collard and Mackill شده و تکرارپذیری آن در  ابداع

با استفاده . های برنج به اثبات رسیده است ای از ژنوتیپ مجموعه

از این نشانگر آشکارسازی چندشکلی در ردیف نوکلئوتیدی 

در . شودهای گیاهی ممکن می در ژن ATGن شروع طرفین کدو

شناسی و همراه با بررسی خصوصیات ریخت ،این مطالعه

نیز به منظور ارزیابی تنوع  SCoT از نشانگر مولکولی ،بیوشیمیایی

ژنوتیپ  011متشکل از  Q. infectoriaجمعیت مازودار  01ژنتیکی

 .های زاگرس شمالی استفاده شد از مناطق مختلف جنگل

 

                                                           
1
 Start Codon Targeted Polymorphism  

  هامواد و روش

  منطقه مورد مطالعه و مواد گیاهی

پایه انتخابی از  011 از 0920برای انجام این مطالعه در اردیبهشت 

های  شهرستاندر  (Quercus infectoria) جمعیت مازودار 01

 و 0جدول ) آوری شد های برگ تازه جمع مریوان و بانه نمونه

 011فواصل حداقل  پایه با 01از هر جمعیت حداقل (. 0شکل 

ها آن گردشی انتخاب و از متر از همدیگر به صورت جنگل

های تازه و جوان به  پس از انتقال برگ. برداری انجام گرفت نمونه

 DNAها تا زمان استخراج  آزمایشگاه در محفظه حاوی یخ، نمونه

Cدر دمای 
º61- داری شدندنگه . 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
. و نقشه منطقه مورد مطالعه( داخل کادر)ستان نقشه ایران و استان کرد -0شکل 

 .را ببینید 0برای اطلاعات بیشتر جدول 

 
 برداری شده در هر جامعه و برخی مشخصات اقلیمی و ادافیکی هر منطقه های نمونه برداری، تعداد ژنوتیپ مناطق نمونه -0جدول 

 )%(کربن آلی خاک  )%(شیب  (N) یاییعرض جغراف (E) طول جغرافیایی (متر)ارتفاع  تعداد ژنوتیپ جمعیت

 61º91 91-61 9/9׳01º92 “64׳01 0941-0911 “99 (CA) کال

 º91 11-91 4/6 99׳ 04º92 “90׳61 0211-0911 “92 (GL) گمارلنگ

 92º91 11-91 1/6׳ 01º92 “90׳01 0211-0911 “99 (DW) دویسه

 91º91 21-21 1/9׳01º92 “61׳02 0411-0111 “91 (GM) قامیشله

 11º91 21-11 9/6׳91º91 “96׳09 0911-0921 “92 (KD) سوره کنده

 10º91 11-91 2/9׳29º91 “99׳01 0111-0941 “92 (BL) بلکه

 12º91 11-91 9/9׳11º92 “99׳06 0111-0211 “92 (HA) خول واره هه

 11º91 11-91 2/6׳99º91 “99׳01 0111-0211 “94 (AR) آرمرده

 12º91 91-91 1/1׳92º91 “92׳01 0101-0901 “91 (TJ) تاژان

 11º91 41-21 6/6׳91º91 “91׳00 0911-0911 “92 (SL) سالوک
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برداری شده با استفاده از سیستم  های نمونه موقعیت مکانی پایه

به ها  از همان پایه 0920یاب جهانی ثبت و در مهر ماه  موقعیت

اختی شن های ریخت برگ برای بررسی 91صورت تصادفی حداقل 

ای حاوی یخ به آزمایشگاه  و در داخل محفظه و بیوشیمیایی جدا

Cها در دمای  منتقل و تا زمان انجام این بررسی
º9 داری شدندنگه. 

شناختی و  تجزیه و تحلیل بر اساس خصوصیات ریخت 

 بیوشیمیایی

شناختی و بیوشیمیایی برگ  ریخت خصوصیت 02در مجموع 

 (.6جدول )رد بررسی قرار گرفت برداری شده مو های نمونه پایه

گزارش شده  هایشاخصبر اساس ، شناسیریختخصوصیات 

بررسی منظور به. شدندارزیابی   .Bruschi et al(2003) توسط

 61)آوری شده  های جمع ابتدا برگ ،بیوشیمیایی خصوصیات

Cاز هر پایه در دمای ( برگ
º11 ساعت خشك و از  91مدت به

 6در جدول  .رای آن پایه تهیه شدها نمونه ترکیبی بآن

ها آنسنجش  گیری شده و روش شیمیایی اندازه خصوصیات

دقیق هر یك از عناصر  سنجشمنظور به. استآورده شده

 .شدسری استاندارد تهیه  موارد،شیمیایی، در تمامی 

 ژنومی DNA استخراج 

 و بر پایه دستورالعمل CTABبا استفاده از روش مبتنی بر 

(1987)Doyle and Doyle  ،با کمی تغییرات DNA  ژنومی از

 با استفاده از دستگاه بیوفتومتر. بافت برگ استخراج شد

(BioPhotometer, Eppendorf ) کمیت و  درصد 1/1و ژل آگارز

های  نمونه. شد استخراج شده کنترل DNAهای  کیفیت نمونه

DNA ای پلیمراز تا زمان انجام واکنش زنجیره (PCR) ای در دم

Cº91- داری شدندنگه. 

 تجزیه و تحلیل مولکولی

های مورد  ارزیابی تنوع ژنتیکی درون و بین جمعیت منظوربه

استفاده مورد  SCoTآغازگر مولکولی 01، پژوهش در این مطالعه

ای پلیمراز در حجم نهایی  واکنش زنجیره(. 9جدول ) قرار گرفت

، (مسترکیت؛ سیناژن)میکرولیتر بافر واکنش  1میکرولیتر شامل  01

ژنومی با غلظت  DNA میکرولیتر از دومیکرولیتر آغازگر، یك 

 میکرولیتر آب دیونیزه با استفاده از دستگاه دونانوگرم و  91-61

 . انجام شد C-1000 (Bio-RAD) سایکلر ترمو

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Q. infectoriaی ها جمعیتاز  های نمونه در برگ پایه مورد سنجششناختی و شیمیایی  ریخت خصوصیات -6جدول 
 واحد (گیری روش اندازه)صفت  کد

BL  مترمیلی (دمبرگ -فاصله بین نوک برگ و محل اتصال پهنك)طول پهنك 

PL  مترمیلی (شاخه فرعی -دمبرگ و محل اتصال دمبرگ -فاصله بین محل اتصال پهنك)طول دمبرگ 

LW مترمیلی پهنای دندانه انتهایی 

LL مترمیلی طول دندانه انتهایی 

WL مترمیلی ترین دندانه پهنای پهن 

SD  مترمیلی (فاصله بین کف بیشترین فرورفتگی بین دو دندانه تا نوک دندانه سمت راست مجاور)حداکثر عمق سینوس 

MD  مترمیلی (ترین نفطه در پهنك برگ فاصله افقی بین نوک برگ و پهن)فاصله رگبرگ اصلی تا نوک بزرگترین دندانه 

WW مترمیلی ترین نقطه آن پهنای پهنك در پهن 

LH  مترمیلی (ترین نفطه در پهنك برگ فاصله بین نوک برگ و پهن)ارتفاع نقطه حداکثر پهنای برگ تا نوک 

LN عدد تعداد دندانه در سمت راست برگ 

TN  مقدار نیتروژن کل(بر اساس روش کجلدال، Baker and Thompson 1992) درصد وزن خشك 

CH قندهای کل (( 1976)بر پایه روشYoshida et al. ) گرم بر گرم  میلی 

Pr  پروتئین کل(بر اساس روش کجلدال، Baker and Thompson 1992) گرم بر گرم  میلی 

K پتاسیم ((1992) بر پایه روشHanlon  با استفاده از دستگاه جذب اتمی (AA-7000G, SHIMADZU)) گرم بر گرم  میلی 

Ca  کلسیم((1992) ر پایه روشب Hanlon با استفاده از دستگاه جذب اتمی (AA-7000G, SHIMADZU)) گرم بر گرم  میلی 

Mg  منیزیم((1992) بر پایه روش Hanlon با استفاده از دستگاه جذب اتمی (AA-7000G, SHIMADZU)) گرم بر گرم  میلی 
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مرحله  ،ظر گرفته شد شاملدر ن PCRبرنامه دمایی که برای 

C در دمای  دقیقه 1مدت واسرشت سازی اولیه به
º29 ،91 چرخه 

-گراد به درجه سانتی 46و ( 9جدول ) 11-12، 29 در دماهای

در  ثانیه و مرحله بسط نهایی 21، ثانیه 91ثانیه،  91مدت ترتیب به

Cدمای 
º46 آشکارسازی محصولات .دقیقه بود 01مدت به PCR 

آمیزی با  و رنگ یك درصدالکتروفورز ژل آگارز  اده ازبا استف

 Gel) داکیومنت ، به کمك دستگاه ژلدرصد 0/1اتیدیوم بروماید 

Doc™ XR, Bio-Rad) انجام شد. 

 ها هتجزیه و تحلیل داد

شناسی و گیری خصوصیات ریختهای حاصل از اندازهداده

افزار  نرم 9.1های بلوط با استفاده از نسخه بیوشیمیایی در جمعیت

SAS (SAS Institute Inc. Cary, NC.)  ندشدتجزیه و تحلیل .

 ها بر اساس بندی جمعیت گروه ای به منظور تجزیه خوشه

 شناسی و بیوشیمیایی با استفاده از روش واردخصوصیات ریخت

(Ward 1963) افزار و بر مبنای فاصله اقلیدسی با استفاده از نرم 

XLSTAT
 .انجام شد ®

اساس حضور  بر، SCoT آغازگر پروفایل در دهی نوارهانمره

انجام  ژنی  کش و مقایسه با خط( صفر)و عدم حضور نوار ( یك)

تنوع  هایشاخص .(Image Lab Software v. 4.0; Bio-Rad) شد

، تعداد نوار (TB) تعداد نوار تکثیر شده، ژنتیکی از جمله

ازه نوارهای ، دامنه اند(%PL) ، درصد چندشکلی(PB) چندشکل

و شاخص تنوع  (I) ، شاخص اطلاعات شانون(FSR) تکثیر شده

 GenAlEx, v. 6.5 (Peakallبا استفاده از نرم افزار  (h)ژنی نی 

and Smouse 2006 )بر  شاخص تنوع ژنی نی. شدند برآورد

p-1تابع اساس 
2
-q

2 (Powel et al. 1996) در این .محاسبه شد 

q و (یك) فراوانی حضور نوار pi، تابع
 فراوانی عدم حضور نوار 

 ضریب تمایز جمعیتیبرای بررسی ساختار جمعیت،  .است (صفر)

(GST) و جریان ژنی (Nm)  منظور تعیین سهم به. محاسبه شدندنیز

از جمعیتی  جمعیتی و واریانس ژنتیکی بیندرون واریانس ژنتیکی

 استفاده شد( AMOVA) تجزیه واریانس مولکولیروش 

(Excoffier et al. 1992). ها با استفاده بین جمعیت روابط ژنتیکی

 و ضریب فاصله UPGMAبر پایه روش ای از روش تجزیه خوشه

  .مورد بررسی قرار گرفت دایس

 

 

 همبستگی، (Mantel 1967) مانتل همبستگی آزمونبا استفاده از 

ها  و فاصله جغرافیایی بین جمعیت فاصله دایسبین ضرایب 

 .شدارزیابی 

 

  نتایج 

و انجام تبدیل  تجزیه واریانس پس از آزمودن صحت مفروضات

، تجزیه واریانس بر مبنای طرح کاملا تصادفی انجام مناسب  داده

به عنوان تیمار در ها جمعیتهر یك از  ،ب کهبدین ترتی .شد

مورد مقایسه قرار ت مورد مطالعه اصف از لحاظ و تجزیه وارد شده

شناسی و بیوشیمیایی، بین از لحاظ خصوصیات ریخت .گرفتند

های زاگرس شمالی تنوع در جنگل Q. infectoriaهای جمعیت

-یختبین صفات ر(. 1و 9 جدول) ای برآورد شدقابل ملاحظه

اختلاف قابل  LH و BL ،PL، LL، WL، MD، SDشناسی 

در  مورد آزمونمیانگین صفات  (.9جدول )وجود داشت توجهی 

به عنوان . اند نشان داده شده 4و  2های مختلف در جدول  جمعیت

جمعیت بلکه با مشهود است؛  4و  2نمونه، همانطور که از جدول 

ن و جمعیت گمارلنگ با تریمتر بیش سانتی 2/9برابر با  میانگین

ارتفاع نقطه حداکثر پهنای کمترین  متر سانتی 19/1برابر با  میانگین

در ( BL)، طول پهنك همچنین.  را داشتند (LH) برگ تا نوک

و  4/2برابر با  به ترتیب با میانگین های بلکه و قامیشله جمعیت

های بلوط مورد جمعیت .حداکثر و حداقل مقدار را داشتند 19/2

 دارای اختلاف ( Mg) منیزیومو ( K)طالعه، از نظر مقدار پتاسیم م

-و دمای بهینه اتصال آن SCoTنوکلئوتیدی آغازگرهای  توالی -9جدول

 (AT) ها

  AT(°C)  (3′′5) ردیف آغازگر ردیف

0 SCoT5 GCTACCACGAATGCAACA 9/19 

6 SCoT6 GCTACCACGCATGCAACA 1/16 

9 SCoT9 GCTACCAGCAATGCAACA 4/11 

9 SCoT12 GCGACCAACGATGACGAC 9/12 

1 SCoT14 GCGACCACGCATGACGAC 1/19 

2 SCoT22 GCTACCACCACATGAACC 2/19 

4 SCoT25 GCTACCACCGGGATGACC 2/19 

1 SCoT27 GCTACCACCGTGATGACC 9/12 

2 SCoT30 GCTACCACCGGCGATGCC 1/16 

01 SCoT35 GCTACCACCGGCCCATGC 9/12 
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بر اساس فواصل  Q. infectoriaهای  ای جمعیتتجزیه خوشه -6شکل  

  .بیوشیمیایی برگ شناختی و اقلیدسی مبتنی بر خصوصیات ریخت
 

و ( 16/011)ترین بیش(. 1جدول )دار قابل توجهی بودند معنی

های گمارلنگ و  به ترتیب در جمعیت Kمقدار ( 10/016)ترین کم

بر اساس مجموع خصوصیات  (.4جدول )  برآورد شدتاژان 

ای انجام شد و مطابق با شناسی و بیوشیمیایی تجزیه خوشه ریخت

بندی گروه دسته پنجهای مورد مطالعه در جمعیت این تجزیه،

. های کال و قامیشله قرار گرفتند در گروه اول، جمعیت. شدند

خول، بلکه و سالوک در دسته دوم و  واره های هه جمعیت

یسه و گمارلنگ هر یك به ، تاژان، دو رهسو های کنده جمعیت

 بندی شدندگروه پنجمهای سوم تا  تنهایی به ترتیب در خوشه

-اصلی بر اساس صفات ریخت هایمؤلفهتجزیه به  (.6ل شک)

های مورد بندی کردن ژنوتیپشناسی و بیوشیمیایی به منظور گروه

مربوط  از تغییرات درصد 91/24مولفه اول سه .مطالعه انجام شد

شناسی و بیوشیمیایی را تببین کردند خصوصیات ریختبه 

  (.1جدول )

 قندهای کل و پروتئین یایی، صفات بیوشیمدر مولفه اصلی اول

 شناسیدارای بیشترین ضریب با علامت مثبت و صفات ریخت

ترین طول پهنك و تعداد دندانه در سمت راست برگ دارای بیش

از کل تغییرات را  درصد 9/94 این مولفه .ضرایب منفی بودند

که مقدار ضرایب خصوصیات تبیین کرد و با توجه به این

مقدار را با علامت مثبت در مولفه اول دارا ترین بیوشیمیایی بیش

توان مولفه اول را به عنوان مولفه خصوصیات می بودند،

-در مولفه اصلی دوم ضرایب صفات ریخت. بیوشیمیایی نام برد

-شناسی پهنای دندانه انتهایی، حداکثر عمق سینوس، پهنای پهن

ین ترترین دندانه و صفات کلسیم و پتاسیم با علامت مثبت بیش

از تغییرات کل  درصد 01مولفه دوم مجموعا . مقدار را دارا بودند

شناسی تر بودن نقش صفات ریختبا توجه به بیش. را تبیین کرد

-خصوصیات ریختبیانگر توان این مولفه را می، در این مولفه

. کل تغییرات را تبیین کرد درصد 1/09 مولفه سوم. دانستشناسی 

ترین ضرایب مثبت ات بیوشیمیایی بیشدر این مولفه در میان صف

 .م بودیم و منیزیمربوط به عناصر معدنی کلسیم، پتاس

آغازگر که نوارهای  01مورد بررسی،  SCoTآغازگر  61 از بین

دهی تولید کردند، برای ارزیابی تنوع ژنتیکی چندشکل و قابل نمره

این . انتخاب شدند Q. infectoriaجمعیت  01ژنوتیپ از  011در 

نوار در هر آغازگر  1/09نوار با میانگین  091در مجموع آغازگرها 

جدول )نوار چندشکل بودند  062که از این تعداد،  را تولید کردند

2.) 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 
 

 

 
 

تجزیه واریانس بر اساس طرح کاملا تصادفی برای هر یك از صفات  -9جدول 

 شناسی ریخت
 

  MS  درجه آزادی منبع تغییر

  

 BL PL LW LL WL 

 جمعیت
2 

**110/1 ***04/1 ns10/1 **14/1 ***22/0 

 

 منبع تغییر
درجه 

 دیآزا
 MS  

  

 SD MD WW LH LN  

 جمعیت
2 

***22/0 **10/1 21/1 **16/1 9/01ns 

ns، *، **، ***  پنج، سطح در داریو معنی دارعدم اختلاف معنیبهترتیب

 .یك و یکدهم درصد

 

 تجزیه واریانس بر اساس طرح کاملا تصادفی برای صفات بیوشیمیایی  -1جدول 
 

  MS    درجه آزادی منبع تغییر
 

 TN CH Pr K Ca Mg 

ns90/0 111112/1 2 جمعیت ns ns09/11 ***02/649 ns12/1 ***02/649 

ns، *، **، ***  پنج، یك و یکدهم درصدسطح درداری و معنی دارعدم اختلاف معنیبهترتیب. 
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 (.انحراف معیار هستند ±نمایانگر میانگین  ها داده) Q. infectoriaهای  های نمونه جمعیت گیری شده در برگ پایه شناختی اندازه خصوصیات ریخت -2جدول 

 BL PL LW LL WL SD MD WW LH LN جمعیت

CA 1/0±9/4  ab b9/1±1/0 b0/1±1/1 c0/1±9/1 b0/1±1/0 bc0/1±9/1 b1/1±2/0 b1/0±9/9 c1/1±6/9 a6/0±4/4 

GL 4/1±1/2  b c0/1±1/0 a0/1±1/0 b0/1±9/1 b6/1±1/0 bc0/1±9/1 b0/1±2/0 b0/1±9/9 d6/1±1/6 b9/0±2/2 

DW 0/1±9/4  ab c0/1±0/0 c0/1±1/1 b6/1±9/1 b0/1±0/0 b0/1±9/1 c0/1±1/0 b0/1±6/9 d2/1±0/6 a1/6±1/4 

GM 9/1±1/2  b bc9/1±6/0 a0/1±0/0 c0/1±9/1 b0/1±0/0 c0/1±1/1 b9/1±1/0 ab1/1±1/9 c9/1±2/6 c0/0±2/1 

KD 9/1±1/1  ab b0/1±9/0 b0/1±1/1 b0/1±9/1 b0/1±9/0 b6/1±1/1 a6/1±2/0 a6/1±1/9 bc6/1±9/9 ab0/0±9/4 

BL 6/0±4/2  a a2/1±1/0 c0/1±1/1 a0/1±2/1 a0/1±4/0 a6/1±4/1 a6/1±9/6 a4/1±0/9 a0/0±2/9 a2/0±2/4 

HA 6/1±9/4  ab b6/1±9/0 b0/1±1/1 ab6/1±1/1 b0/1±9/0 b0/1±9/1 b6/1±4/0 ab1/1±1/9 c9/1±6/9 b1/0±1/2 

AR 1/1±4/2  b ab0/1±4/0 b0/1±1/1 b1/1±9/1 b0/1±6/0 b0/1±9/1 a6/1±1/0 ab9/1±2/9 b6/1±4/9 b9/1±1/4 

TJ 1/0±2/4  ab a1/1±1/0 b0/1±1/1 b0/1±9/1 b0/1±0/0 b0/1±1/1 b6/1±1/0 ab1/1±2/9 c9/1±1/9 bc2/6±6/2 

SL 6/1±2/1  a b9/1±9/0 a0/1±1/0 ab0/1±1/1 b0/1±6/0 b0/1±9/1 a0/1±1/6 a6/1±1/9 a1/1±6/9 a9/1±1/1 

CV (%) 41/11  44/06  00/61  92/02  10/01  10/09  11/90  22/4  12/69  21/2  

CA )؛ لکاGL )گمارلنگ؛DW ) دویسه؛GM ) قامیشله؛KD ) کنده سور؛BL ) بلکه؛HA ) هواره خول؛AR ) آرمرده؛TJ )؛ نتاژاSL )سالوک.  
 

 (انحراف معیار هستند ±ها نمایانگر میانگین  داده) Q. infectoriaهای  های نمونه جمعیت گیری شده در برگ پایه خصوصیات بیوشیمیایی اندازه -4جدول 

 TN (%) CH (mg/g) Pr (%) K (mg/g) Ca (mg/g) Mg (mg/g) جمعیت

CA 
b6/0±11/1 a0/0±99/46 b2/4±61/90 a2/92±99/091 a2/91±16/22 a2/1±99/96 

GL 
b1/1±22/9 c9/1±42/12 b0/1±21/62 a1/91±16/011 b1/91±19/12 b1/4±12/69 

DW 
c1/0±11/9 a6/1±60/24 c6/2±11/61 b9/1±12/096 d9/1±99/62 c9/9±16/04 

GM bc1/1±11/9 a4/0±19/49 bc9/9±61/61 b1/1±90/091 b1/1±11/11 bc1/9±29/61 

KD 
c1/1±99/9 a2/1±11/21 c0/1±11/64 a6/64±01/019 a6/64±00/21 bc1/4±92/66 

BL 
bc1/1±11/9 b2/1±24/21 bc9/9±06/61 c0/02±10/011 b0/61±12/11 b6/0±99/64 

HA 
a4/6±11/2 a1/1±40/41 a6/04±11/94 c1/60±64/000 c1/60±26/91 bc9/4±26/66 

AR c1/0±11/9 a1/1±01/24 c6/2±11/61 b2/69±02/091 b2/69±01/11 b0/9±42/62 

TJ 
c2/0±99/9 b9/1±01/29 c6/01±19/61 c0/60±10/016 a0/60±11/29 bc9/2±12/60 

SL 
c1/0±99/9 b6/1±92/21 c9/2±11/64 b1/62±11/064 c1/62±26/94 c0/1±96/02 

CV (%) 21/2 19/0 12/9 11/0 22/9 21/9 

CA )؛ لکاGL )گمارلنگ؛DW ) دویسه؛GM ) قامیشله؛KD ) کنده سور؛BL ) بلکه؛HA ) هواره خول؛AR ) آرمرده؛TJ )؛ نتاژاSL )سالوک . 
 

درصد و  2/06میانگین تعداد نوارهای چندشکل برابر با 

 درصد 20/19ر آغازگر از به ازای ه چندشکلی آشکار شده

(SCoT30)  درصد 011تا (SCoT14  وSCoT27 ) متفاوت بود

و شاخص تنوع  (I) از شاخص اطلاعات شانون(. 2جدول )

سازی تنوع ژنتیکی آشکار شده  به منظور کمی (h)ژنتیکی نی 

و شاخص  Iمیانگین (. 4جدول )توسط آغازگرها استفاده شد 

و  62/1ودار به ترتیب برابر با های ماز تنوع ژنی نی در ژنوتیپ

 (%PPL) درصد نوارهای چندشکل (.2جدول )برآورد شد  94/1

 11/40از )بسته به جمعیت متفاوت بود  درصد 12/11با میانگین 

تعداد آلل  میانگین (.در کال درصد 26/11در آرمرده تا  درصد

برآورد شد و میزان آن از  92/0نیز برابر با  (AO) مشاهده شده

با فرض وجود . متغیر بود( گمارلنگ) 21/0تا ( خول واره هه) 00/0

-در جمعیت( h) نی وینبرگ، شاخص تنوع ژنی -تعادل هاردی

 میانگین برابر با با شاخص تنوع ژنی نی. دهای متفاوت محاسبه ش

 02/1 تا( خول و آرمرده واره های هه جمعیت) 09/1 ، از04/1

کمترین (. 01جدول )بود  متفاوت( های گمارلنگ و بلکه جمعیت)

و  سالوکدر  09/1 با شاخص اطلاعات شانون برابر مقدار

 91/1 گمارلنگ و بلکه برابر با هایبیشترین مقدار آن در جمعیت

بر اساس  ترتیب،بدین(. 01جدول )محاسبه شد  62/1 با میانگین

 نشانگرهای توسط های ژنتیکی برآورد شدهمجموع شاخص
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SCoT  گمارلنگ   هایجمعیت، یت مورد بررسیجمع 01در میان

ترین تنوع کمدارای  خولوارهو ه ترین و آرمردهدارای بیشو بلکه 

میان  (GST) ضریب تمایز ژنتیکی(. 01جدول )ژنتیکی بودند 

 (Nm)و میزان جریان ژنی  641/1برابر با  های مورد مطالعه جمعیت

جدول )د برآورد ش 621/0ها در هر نسل برابر با  میان جمعیت

، تنوع (AMOVA)اساس تجزیه واریانس مولکولی بر  (.01

های بلوط مورد بین جمعیت( p< 0.01)ای ژنتیکی قابل ملاحظه

 (.00جدول )بررسی برآورد شد 

 

 

 
 

 

 

 
 
 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 شناسی و بیوشیمیایی برگهای اصلی بر اساس خصوصیات ریخت تجزیه به مولفه -1جدول 

 PC-1 PC-2 PC-3 واحد صفت

 -00/0 00/0 -53/0 متریمیل طول پهنك

 11/0 11/0 -13/0 مترمیلی طول دمبرگ

 10/0 13/0 -03/0 مترمیلی پهنای دندانه انتهایی

 -11/0 13/0 -11/0 مترمیلی طول دندانه انتهایی

 -10/0 51/0 -01/0 مترمیلی ترین دندانه پهنای پهن

 -00/0 50/0 -01/0 مترمیلی حداکثر عمق سینوس

 -12/0 03/0 1/0 مترمیلی گ اصلی تا نوک بزرگترین دندانهفاصله رگبر

 -10/0 11/0 -1/0 مترمیلی ترین نقطه آن پهنای پهنك در پهن

 51/0 00/0 5/0 مترمیلی ارتفاع نقطه حداکثر پهنای برگ تا نوک

 -1/0 -01/0 -55/0 عدد تعداد دندانه در سمت راست برگ

 -00/0 10/0 -55/0 درصد وزن خشك مقدار نیتروژن کل

 -11/0 11/0 55/0 گرم بر گرممیلی قندهای کل

 -11/0 51/0 10/0 گرم بر گرممیلی پروتئین

 10/0 -003/0 12/0 گرم بر گرممیلی پتاسیم

 10/0 13/0 -03/0 گرم بر گرممیلی کلسیم

 11/0 -11/0 -13/0 گرم بر گرممیلی منیزیم

 35/1 00/1 31/1  مقدار ویژه

 5/11 0/13 1/50  واریانس%

 5/00 3/31 1/50  واریانس تجمعی%

شاخص اطلاعات  ،(FSR)دامنه اندازه نوارهای تکثیر شده ، (PL)درصد چندشکلی ،(PB)تعداد نوار چندشکل  ،(TB) تعداد کل نوار تکثیر شده -2 جدول

 Q. infectoriaدر  SCoTاده از نشانگرهایبرآورد شده با استف (h)شاخص تنوع ژنی نی ،(I)شانون

 TB PB PL (%) FSR (bp) I h 

SCoT5 09 09 11/26  6211-611  10/1±04/1  60/1  

SCoT6 09 09 11/26  6111-111  16/1±90/1  91/1  

SCoT9 00 01 2/21  0111-011  10/1±61/1  92/1  

SCoT12 09 06 9/26  6911-011  10/1±6/1  91/1  

SCoT14 09 09 011 6911-011  10/1±96/1  94/1  

SCoT22 06 00 22/20  0211-011  10/1±90/1  99/1  

SCoT25 09 09 11/26  6411-611  10/1±61/1  99/1  

SCoT27 09 09 011 6111-611  10/1±69/1  62/1  

SCoT30 09 00 20/19  6611-011  10/1±62/1  94/1  

SCoT35 04 02 00/29 6911-211 10/1±62/1 91/1 

 - - - - 062 091 جمع

 94/1 62/1±114/1 - 99/29 2/06 1/09 میانگین
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 Q. infectoriaجمعیت  01در  SCoTبر اساس نشانگر تنوع ژنتیکی برآورد شده  هایشاخص -01جدول 

 PPL % AO h I GST (HSp – HPo)/HSp Nm جمعیت

CA 26/11 14/1±99/0 02/1±01/1 16/1±61/1    

GL 61/42 19/1±21/0 02/1±02/1 16/1±9/1    

DW 62/42 14/1±99/0 01/1±02/1 16/1±61/1    

GM 11 12/1±99/0 01/1±04/1 16/1±62/1    

KD 41/19 10/1±20/0 04/1±01/1 16/1±61/1    

BL 01/11 14/1±91/0 01/1±02/1 16/1±9/1    

HA 11 14/1±00/0 04/1±09/1 16/1±6/1    

AR 11/40 12/1±99/0 02/1±09/1 16/1±60/1    

TJ 10/41 11/1±11/0 04/1±01/1 16/1±62/1    

SL 16/41 14/1±09/0 02/1±09/1 16/1±09/1    

HPo 12/11 16/1±92/0 111/1±04/1 114/1±62/1    

HSp 99/29 16/1±29/0 10/1±69/1 16/1±91/1 641/1 14/90 621/0 

PPL ) درصد نوارهای چندشکل؛AO) ؛  تعداد آلل مشاهده شدهh)  تنوع ژنی نی؛I)  شاخص شانون؛GST)  ضریب تمایز ژنتیکی؛Nm) جریان ژنی. 

 
های  جمعیت در  SCoTنشانگربر اساس  AMOVAتجزیه  -00جدول 

 مازودار

 df SS MS VC %TV منبع تغییرات
 69 129/9 **612/16 219/491 2 ها جمعیت بین

 42 964/09 964/09 442/6111 091 هاجمعیت درون

 011 121/01 - 911/6492 092 کل

df) درجه آزادی؛ SS) مجموع مربعات؛ MS) میانگین مربعات؛ VC)  اجزاء

 درصد اجزاء واریانس (%TV واریانس؛
 

در مقایسه با تنوع ( درصد 42)ها اما، میزان تنوع در درون جمعیت

بر اساس آزمون مانتل . بیشتر بود( درصد 69)ها در بین جمعیت

همبستگی بین فواصل ژنتیکی و فواصل جغرافیایی در 

 (.<11/1p؛ r=-11/1)دار نبود  معنی Q. infectoriaهای  جمعیت

تا ( های قامیشله و سالوک جمعیت) 199/1فاصله ژنتیکی نی از 

(. 06جدول )متفاوت بود ( های دویسه و آرمرده جمعیت) 011/1

و فاصله ژنتیکی  UPGMAای با استفاده از الگوریتم ه خوشهتجزی

بندی های مورد مطالعه در پنج گروه دسته جمعیتانجام شد و  نی

تشابه نی و   همبستگی کوفنتیك بین ماتریس(. 9شکل )شدند 

دار معنی UPGMAماتریس کوفنتیك دندروگرام مبتنی بر روش 

این الگوریتم جهت  ازدلیل و به همین ( =p<411/1r ,10/1)بود 

  های اول و دومدر دسته .شدها استفاده دسته بندی جمعیت

های  جمعیت. به تنهایی قرار گرفتند وآرمرده های تاژان جمعیت

و در  در خوشه سوم خول با هم واره سوره و هه بلکه، کال، کنده

و فاصله ژنتیکی نی  UPGMAای مبتنی بر الگوریتم تجزیه خوشه -9شکل 

  Q. infectoriaهای  جمعیت درروابط ژنتیکی  تعیین برای

 
قرار  های گمارلنگ، قامیشله و دویسه خوشه چهارم جمعیت

 .سالوک به تنهایی جای گرفت  در خوشه پنجم جمعیت. گرفتند

 

  بحث 

تنوع  ،شناسی و بیوشیمیایی برگخصوصیت ریخت 02بر اساس 

وجود  Q. infectoria جمعیت مورد مطالعه 01داری بین  معنی

شناسی و بنابراین، خصوصیات ریخت (.1و  9 جدول)داشت 

، پهنای دندانه مانند طول پهنك، طول دمبرگ بیوشیمیایی برگ

های ارزیابی عنوان شاخصتوانند به می پتاسیم و منیزیمانتهایی، 

های مختلف چوبی مورد  ها در گونهتنوع در درون و بین جمعیت

بار از این این پژوهش، برای اولین در. استفاده قرار گیرند

 Q. infectoriaهای خصوصیات برای بررسی تنوع در جمعیت
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-ای بر مبنای خصوصیات ریخت تجزیه خوشه .استفاده شده است

 .گروه مجزا قرار دادپنج  ها را در شناسی و بیوشیمیایی، جمعیت

بر اساس  Q.brantiiمنظور مطالعه تنوع در هشت جمعیت به

های استان کهگیلویه و  شناسی برگ در جنگلای ریخته مشخصه

خوشه  چهارها در ای انجام شد و جمعیتبویراحمد تجزیه خوشه

 با مطالعه تنوع جمعیتی(. Shiran et al. 2011)از هم متمایز شدند 

در مناطقی از اسپانیا، همبستگی  Q.ruberپروونانس  09 در

ی و ترکیبات شناسهای ریخت و مشخصه دار بین شیب معنی

شناسی و بر اساس خصوصیات ریخت. شیمیایی بذر گزارش شد

ها در دو خوشه اصلی  بیوشیمیایی بذر این جمعیت

های جنوبی در  و پروونانس های شمالی در گروه اول پروونانس)

چندشکلی بالایی  (.Valero et al. 2011) ند متمایز شد( گروه دوم

های در جمعیت SCoT لکولیآغازگر مو 01با به کار بردن %( 21)

Q. infectoria  این  .آشکار شد دو سطح گونه و جمعیتدر

-احتمالاً به دلیل سیستم تلاقی آن Quercusهای  وضعیت در گونه

های یك  ها و اینتروگرسیون میان گونه ها، فاصله کم میان توده

درصد نوارهای  (.Löpez-Aljorna et al. 2007) توده معمول است

، (در کال درصد 26/11در آرمرده تا  درصد 11/40از )چندشکل 

در  21/0خول تا  واره در هه 00/0از )تعداد آلل مشاهده شده 

 تا خول و آرمرده واره در هه 09/1 از)تنوع ژنی نی ، (گمارلنگ

 09/1 از)و شاخص اطلاعات شانون ( در گمارلنگ و بلکه 02/1

در سطح جمعیت  (در گمارلنگ و بلکه 91/1 در سالوک تا

جمعیتی در  نتایج مشابهی از تفاوت بین(. 01جدول )متفاوت بود 

 Gmelinaو Q. suberپارامترهای تنوع ژنتیکی برآورد شده در

arborea (2007) ترتیب توسطبه Lopez-Aljorna et al. و 

(2009) Naik et al. با بررسی تنوع ژنتیکی در . استمشاهده شده

 Hagenia abyssinicaجمعیت گونه گرمسیری  06درون و بین 

و تنوع  11/1تا  91/1برابر با  (I) مقدارشاخص اطلاعات شانون

 .Feyissa et al) گزارش شد  91/1تا  60/1ژنتیکی نی برابر با 

مطالعه تنوع ژنتیکی  منظور، بهISSRآغازگر  2با استفاده از  (2007

درصد  Q. suber 19جمعیت  2ژنوتیپ برگرفته از  11در 

به  (.Löpez-Aljorna et al. 2007) گزارش شده استچندشکلی 

شناسی و بیوشیمیایی های ریخت س تفاوترسد که بر اسا نظر می

ها را در سطح ژنوم های درون آن ها و ژنوتیپ توان جمعیت نمی

همبستگی بین خصوصیات ماتریس . خوبی از هم تفکیك کردبه

، بیوشیمیایی و  شناسیتشابه به دست آمده از نشانگرهای ریخت

ر این د .(p>11/1 ؛ -r  =000/1) دار اما ضعیف بود مولکولی معنی

ها بر اساس صفات ها و جمعیتبندی ژنوتیپمطالعه، گروه

بندی بر حسب نشانگرهای شناسی و بیوشیمیایی با دستهریخت

SCoT (2009) بر اساس گزارش. مطابقت نداشتLacis et al. و 

(2011)Kadkhodaei et al.  خصوصیات  همبستگی ضعیفی بین

های گیلاس و به ترتیب در جمعیت شناسی و مولکولیریخت

خصوصیات مختلف  بندی بر اساسگروه.بادام وجود داشت

-بندی بر حسب دادههدستشناسی یا بیوشیمیایی ضرورتاً با ریخت

 Williams et al. 1990; Kumar) های ژنتیکی مطابقت ندارد

دلیل این توان چنین استدلال کرد که از طرف دیگر می (.1999

 رویشی و بیوشیمیایی توسطکنترل صفات  عدم تطابق ناشی از

عدم تطابق Semagn  (2002. )استهای محدودی از ژنوم  بخش

شناسی و بیوشیمیایی ریخت بندی بر مبنای خصوصیاتگروه بین

با نتایج حاصل از نشانگرهای مولکولی را ناشی از دو دلیل عمده 

 نشانگرهای مولکولی در مقایسه با نشانگرهای( الف: داند می

های بزرگی از ژنوم شامل  و یا بیوشیمیایی بخششناسی ریخت

( ب ؛دهند نواحی رمزشونده و غیررمزشونده را پوشش می

شناسی و یا ریخت نشانگرهای مولکولی در مقایسه با نشانگرهای

بنابراین، . گیرند بیوشیمیایی در معرض انتخاب غیرطبیعی قرار نمی

و بیوشیمیایی شناسی ریخت های دار بودن همبستگی بین داده معنی

زمانی مورد  DNAهای حاصل از نشانگرهای مبتنی بر  با داده

ها بر اساس تعداد  ها و ژنوتیپ بندی جمعیت انتظار است که خوشه

شناسی و بیوشیمیایی برگ ریخت بسیار زیادی از خصوصیات

 .شودانجام 

 های گیاهی دخیلند زایش تنوع ژنتیکی در گونهعوامل زیادی در اف

های دارای عمر طولانی مانند  تکاملی در گونه واملدر میان ع

- کوچك به دلیل)زایی و رانش ژنتیکی  گونه ،گیری ، دورگه بلوط

توجه متخصصین سیستماتیك ( ها شدن اندازه جمعیت گونه

به  (.Conte et al. 2004) گیاهی را به خود جلب کرده است

یجاد تنوع علاوه، استراتژی تولید مثلی گونه نیز نقش مهمی در ا

 Maguire and) های آن دارد ها و جمعیت ژنتیکی در بین ژنوتیپ

Sedgley 1997; Ranker et al. 2004.) عمدتاً   بلوطهای گونه
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 .Chung et al) دوست هستند باد افشانی خودناسازگار و در گرده

تواند ناشی از  بنابراین، تنوع ژنتیکی بالای مشاهده شده می (.2002

به . املی آن و دگرگشنی اجباری در این گونه باشدپیشینه تک

ناسازگاری و پخش د عبارت دیگر، دگرگشنی اجباری ناشی از خو

های طولانی از طریق باد جریان ژنتیکی  شدن دانه گرده در مسافت

بنابراین، به خاطر . کند و تنوع ژنتیکی را در سطح بالایی حفظ می

های  تنوع ژنتیکی پایه ،رفیز طا Q. infectoriaسیستم تلاقی  نحوه

ها را حفظ و از طرف دیگر  ها و بین جمعیت داخل جمعیت

مقدار جریان ژنی برآورد شده در . کند جریان ژنی را تقویت می

بیانگر نرخ متوسطی از مهاجرت و جریان ژنی ( 62/0)این مطالعه 

داری بین  اما، واگرایی ژنتیکی معنی .هاست میان جمعیت

دارد، اگرچه مقادیر تمایز ژنتیکی بسیار بالا ها وجود  جمعیت

سهم تنوع (. 62/1= ، شاخص تنوع شانون GST  =641/1)نیستند 

 هاستهای گیاهی انعکاسی از سیستم تلاقی آن ژنتیکی گونه

(Hamrick and Godt 1996) .های دگرگشن  که گونهبه طوری

پایینی  معمولاً از تنوع ژنتیکی بالا و تمایز ژنتیکی بین جمعیتی

تنوع ژنتیکی با مسافت ( Rossetto et al. 1995)برخوردارند 

 .Frankel et al) داری دارد جابجایی دانه گرده نیز ارتباط معنی

جمعیتی نسبت به تنوع تر بودن تنوع ژنتیکی درونبیش(. 1995

 Zhang et(2007)جمعیتی مشاهده شده در این مطالعه توسط  بین

al.  درQuercus mongolica  (2005)وGonzález-Rodríguez et 

al.   درQuercus sp. جریان وسیع ژنی و . استنیز گزارش شده

توانند در این  های انسانی از جمله عواملی هستند که می گزینش

در هر  (.Hamrick and Godt, 1996) وضعیت نقش داشته باشند

هدف اصلی  های گیاهی، برنامه حفاظت از ذخایر ژنتیکی گونه

باید بر حفظ بالاترین میزان تنوع ژنتیکی ممکن در گونه هدف در 

پلاسمی آن   های طبیعی رویش آن گونه و ذخایر ژرماکوسیستم

های  سازی جمعیت کاری و غنی علاوه، نهالبه. متمرکز شود

 مختلف درختان جنگل، نیازمند گسترش تنوع ژنتیکی در ذخایر

. هاستتر از بین آنهای سازگار گیاهی برای انتخاب ژنوتیپ

جمعیتی بالایی  اگرچه در مطالعات قبلی تنوع ژنتیکی درون و بین

 .Zolfaghari et al) های مختلف بلوط گزارش شده است در گونه

2008; Shiran et al., 2011) گونه اطلاعاتی در مورد تنوع هیچ ،اما

در زاگرس شمالی وجود  Q. infectoriaهای مختلف  در جمعیت

، تنوع ژنتیکی SCoTنشانگر مولکولی  01با استفاده از  .نداشت

تنوع . های مورد مطالعه آشکار شد بالایی در داخل و بین جمعیت

تواند ناشی از تفاوت عمیق در  ها می های داخل جمعیت میان پایه

برداری شده  های نمونه ها و همچنین شرایط ادافیکی پایهریزاقلیم

از طرف دیگر، . باشد( همدیگرمتر از  011با فاصله حداقل )

جریان ژنی گسترده ناشی از جابجایی گسترده دانه گرده و پیمودن 

توان عامل قوی  کیلومترها مسافت از یك توده به توده دیگر را می

البته بالا بودن . ها دانست احتمالی پایین بودن تنوع بین جمعیت

ی را تواند فرصتی مناسب ها خود میجمعیت تنوع ژنتیکی درون

های برخوردار از بیشترین تنوع ژنتیکی به  برای شناسایی جمعیت

های مدیریت حفاظت ذخایر  ها در برنامهبرداری از آنمنظور بهره

اگرچه در این مطالعه، .  های بلوط فراهم آوردژنتیکی گونه

های بیشتری از اکوسیستم رویشگاهی مازودار  جمعیت و توده

با استفاده از  اما، تنوع زیادی ؛اندقرار نگرفته پوشش تحت

شناختی، بیوشیمیایی و مولکولی به ویژه  خصوصیات ریخت

توان از این برآورد شد که می ”بلکه“و  ”گمارلنگ“های  درجمعیت

ها، به عنوان مراکز حفاظت از ذخایر ژنتیکی این گونه در جمعیت

 .های زاگرس شمالی استفاده کرد جنگل

 

 سپاسگزاری

سرکار خانم مونا نصری به  زحمات اله سپاسگزارنویسندگان مق

منابع مالی . های گیاهی هستند آوری نمونه خاطر کمك در جمع

نامه لیلا  شده برای پایان  این کار از محل اعتبارات تصویب

تأمین ( دانشگاه کردستان) 0199249علیخانی به شمارة مصوب 
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